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Tuberculosis is an intracellular bacterial infection that attack organs of human 
body system, it is a worldwide disease with high estimated number of death rate every 
year. Microarray technology produces large amount of disease gene expression data 
and provides opportunities mine the data to understand disease mechanisms at 
molecular level. The aim of this study is to explore the usage of some tools available 
for analysing human TB microarray gene expression data. The control stimulated 
samples with phosphate buffer saline (PBS) and experimental unstimulated samples 
of three different clinical forms of human TB microarray gene expression data such as 
latent TB (LTB), pulmonary TB (PTB) and meningeal TB (TBM) were collected from 
GEO-NCBI database and all analysis were performed by using Bioconductor R 
packages. The results of this study, explore the use of affycoretool for microarray TB 
image visualization analysis, AffyQCReport tool for TB microarray data quality 
assessment, GCRMA method for TB microarray data normalization and LIMMA as a 
statistical tool for the identification of significantly expressed genes of human TB. 
According to LIMMA, there was a significant different between stimulated and 
unstimulated tuberculosis and majority of the significantly expressed genes identified 
were genes responsible for cellular immune response. The regulated genes identified 
from the LIMMA analysis using Venn diagram indicated more decrease in rate of gene 
expression than the increase in stimulated tuberculosis while show more increase in 
rate of gene expression than decrease in unstimulated tuberculosis. Hierarchical 
clustering (hclust) method was used to determine common expression pattern among 
the three different clinical forms of human TB infection, it suggested that, hierarchical 
clustering analysis distinguish different clinical forms of human TB infection. This 
study recommended that the results generated from these findings can be used in 







Batuk kering akibat daripada jangkitan bakteria intrasel yang menyerang 
organ-organ sistem badan manusia, merupakan penyakit di seluruh dunia kadar 
kematian yang tinggi setiap tahun. Teknologi microarray menghasilkan sejumlah besar 
penyakit gen data ungkapan dan memberi peluang melombong data untuk memahami 
mekanisme penyakit pada peringkat molekul. Tujuan kajian ini adalah untuk meneroka 
penggunaan beberapa alatan yang disediakan untuk menganalisis microarray TB data 
ekspresi gen manusia. Kawalan dirangsang sampel dengan penimbal fosfat masin 
(PBS) dan ujikaji sampel tidak dirangsang daripada tiga bentuk klinikal yang berbeza 
data ungkapan TB manusia microarray gen seperti TB terpendam (LTB), TB paru-
paru (PTB) dan TB meningeal (TBM) telah diambil dari GEO pangkalan data -NCBI 
dan semua analisis telah dijalankan dengan menggunakan Bioconductor R pakej. Hasil 
kajian ini, meneroka penggunaan affycoretool untuk microarray TB analisis visualisasi 
imej, alat AffyQCReport untuk penilaian kualiti data microarray TB, kaedah GCRMA 
untuk normalisasi data microarray TB dan LIMMA zdcvcsebagai alat statistik untuk 
mengenal pasti gen yang ketara daripada TB manusia . Menurut LIMMA, terdapat 
perbezaan yang signifikan antara dirangsang dan unstimulated batuk kering dan 
majoriti daripada gen ketara yang dikenal pasti ialah gen yang bertanggungjawab 
untuk tindak balas imun selular. Gen dikawal selia dikenal pasti daripada analisis 
LIMMA dengan menggunakan gambar rajah Venn menunjukkan penurunan lebih 
dalam kadar ekspresi gen daripada peningkatan batuk kering dirangsang manakala 
persembahan lebih meningkat pada kadar ekspresi gen daripada penurunan batuk 
kering tidakdirangsang. Hierarki kelompok (hclust) kaedah telah digunakan untuk 
menentukan corak ungkapan biasa di kalangan tiga bentuk berbeza klinikal jangkitan 
TB manusia, ia mencadangkan bahawa, analisis pengelompokan hierarki membezakan 
bentuk klinikal berbeza jangkitan TB manusia. Kajian ini mencadangkan bahawa hasil 
yang dijana daripada hasil kajian ini boleh digunakan dalam analisis selanjutnya untuk 
pengesanan dan kawalan jangkitan TB manusia.
